Volume 32

Issue 3

Article 8

March 2017

China Lake Microbiome Project
Wu Qinglong
Nanjing Institute of Geography & Limnology, Chinese Academy of Sciences, Nanjing 210008, China

See next page for additional authors

Recommended Citation
Qinglong, Wu and Helong, Jiang (2017) "China Lake Microbiome Project," Bulletin of Chinese Academy of Sciences (Chinese Version): Vol. 32 : Iss. 3 ,
Article 8.
DOI: https://doi.org/10.16418/j.issn.1000-3045.2017.03.008
Available at: https://bulletinofcas.researchcommons.org/journal/vol32/iss3/8

This Article is brought to you for free and open access by Bulletin of Chinese Academy of Sciences (Chinese
Version). It has been accepted for inclusion in Bulletin of Chinese Academy of Sciences (Chinese Version) by an
authorized editor of Bulletin of Chinese Academy of Sciences (Chinese Version). For more information, please
contact lcyang@cashq.ac.cn, yjwen@cashq.ac.cn.

China Lake Microbiome Project
Authors
Wu Qinglong and Jiang Helong

This article is available in Bulletin of Chinese Academy of Sciences (Chinese Version):
https://bulletinofcas.researchcommons.org/journal/vol32/iss3/8

中国微生物组计划
China Microbiome Initiatives

*

中国湖泊微生物组研究
吴庆龙 江和龙
中国科学院南京地理与湖泊研究所 南京 210008

摘要

我国湖泊数量大、分布广、类型多，被认为是世界上湖泊生态类型最为丰富的国家

之一。多样化的湖泊环境孕育了丰富的微生物多样性和资源，但迄今人们对其结构和功能
尚知之甚少。通过大规模的湖泊微生物组分析和比较基因组研究，可揭示我国湖泊微生物
多样性的分布规律、形成机理和维持机制，阐明典型湖泊微生物功能基因的组成，探索极
端环境条件下湖泊微生物的适应机制，发现新的微生物功能和代谢途径，并通过比较不同
环境条件下驱动地球元素循环的微生物功能基因组、环境转录组成和蛋白组，揭示微生物
驱动湖泊生态系统中关键元素循环的过程、机制及其环境调控机理。这些研究结果的获
得，将不仅有助于深入了解湖泊生态系统结构与功能，促进地球科学与生物学间的交叉与
融合，推动学科持续发展，而且将为我国湖泊微生物资源的保护与可持续利用及湖泊生态
环境的治理与保护提供科技支撑。
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湖泊是重要的生态系统类型，是由湖盆、湖水及水中包含的各类物质所组成的自然综
合体。湖泊生态系统是指以湖泊为一个地理单元所组成的生态系统，在自然界的各种内外
营力长期相互作用下形成，并处于不断演变过程之中。作为地球表层系统的一个单元，湖
泊在地球的各个区域均有分布，因此其在地貌、水文物理、气候气象、化学组成、生物群
落组成等多方面，显示出丰富多彩的类型，孕育出高度多样化的湖泊生态系统类型[1]。湖泊
*资助项目：中科院前沿科
学重点研究项目（QYZDJSSW-DQC030），国家自然
科学基金项目（41621002、
31225004）
修改稿收到日期：2017年1
月24日

具有明显的边界，是一个相对独立和完整的生态系统，主要包括环境和生物两个大的亚系
统，且彼此不可分割、相互有机联系和相互作用。
作为地球表层系统的一个重要组成部分，湖泊又具有其开放性的一面，是陆地水圈
的重要组成部分，参与自然界的水分循环和物质循环。因此，湖泊不仅具有供水、调蓄洪
水、调节气候、渔业、旅游等功能，还在维持区域生态系统平衡和保育生物多样性等方面
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发挥着重要作用，具有很高的生态系统服务价值，是支

转移，这在地球微生物的进化过程中可能起了极为重要

撑经济和社会发展的重要资源之一[1]。

的作用。

湖泊是地球表层系统中各个圈层相互作用的联结

这些发现丰富了关于微生物在湖泊等水体地球元素

点，在流域尺度上的各类物质最终汇集在湖泊中，并

循环中关键驱动作用的认识，推动了地球科学与生物学

发生各类物理、化学和生物学作用，这些作用（或者过

之间的交叉与融合，促进了相关学科领域的发展，发展

程）不仅对湖泊自身的环境具有显著作用，而且对区域

了基于微生物的污染物削减和强化降解技术。

的环境生态产生重要影响。微生物是驱动湖泊等水体地

1.2 微生物组研究对揭示湖泊等水体结构与功能至关重

球元素循环和生态系统运行的关键，微生物组研究对揭

要，并有望取得重要科技突破

示其结构与功能至关重要，并有望取得重要科技突破。

尽管近年来的水域环境微生物研究取得了不少重要

1 湖泊微生物组研究意义重大
1.1 微生物是驱动湖泊等水体地球元素循环和生态系统

发现，但由于研究方法和手段缺乏，湖泊中的微生物长期
以来被作为“黑箱”看待，总体上对湖泊微生物多样性、
结构及其功能的了解极其有限，直到 21 世纪初，科学家

运行的关键

才基本认定湖泊中的微生物有其独特的区系和组成[11]。但

微生物是湖泊等水生态系统的重要组成部分，是水

迄今，据最保守估计，95% 以上的湖泊微生物还不能在

体生态系统绝大部分元素物质循环的主要驱动者，是深

实验室培养，其生理生化、遗传代谢、生态功能尚属未

入了解生态系统结构与功能的关键[2]，对微生物介导元素

知[12]。例如，在 21 世纪初就发现的氨氧化古菌类群广泛

循环过程的研究也促进了许多重大的科学发现。

地分布于湖泊、河流等沉积物中，迄今却仅获得了几株

例如，通过对微生物铁还原过程的研究，发现了微生

培养菌种 [13]。另外，在实验室条件下分离获得的微生物

物可以通过胞外电子传递实现固态金属氧化物的还原[3]，

与湖泊原位微生物的组成相去甚远。由于绝大多数的湖

进而表明微生物可以通过胞外电子传递至外置的固态电

泊微生物不能够被分离和培养，因此如何通过新技术的

极，并在此基础上发展了微生物燃料电池技术[4]。铁还原

运用，揭示其结构与功能，成为了湖泊微生物学研究的

微生物能产生具有金属导体性质的丝状纳米线 [5]，这些

关键。

丝状纳米可以传递电子，通过与沉积物中无机金属物质

微生物组学技术是在不培养微生物的条件下研究环

和腐殖质结合组成电子长距离传递通道[6-8]。沉积物中微

境中微生物结构与功能的重要手段，微生物组是指一个

生物于是就利用这些介质有序组成电子传递网络，将自

特定环境中的微生物及其全部遗传信息的总和，对一个

身新陈代谢产生的电子进行长距离电子传递形成生物电

特定环境中的微生物的所有遗传信息（基因）进行测序

流。沉积物中的微生物可通过这种生物电流，将空间分

分析，不仅可以了解微生物群落结构，还可以预测微生

隔的氧化和还原反应过程同步协同进行，从而远距离地

物功能基因组成和代谢潜力，并有助于发现新的微生物

高效参与沉积物中的元素循环和污染物分解转化过程，

基因和代谢途径，促进对环境中物质转换与循环的深刻

进而为利用微生物的胞外电子传递以系统调控水体元素

认识[14]。2004 年，Venter 等人[15]通过微生物组研究，发

的生物地球化学过程和污染物质的分解转化，提供科学

现在 Sargasso 海域中存在的新基因数目超过当时国际基

依据和理论基础[9]。

因数据库中基因数的总和，其后该研究组利用微生物组

另外，还有研究表明互营微生物还可通过鞭毛进行
分子信号传递

[10]

，互营微生物之间还可能发生基因水平
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研究，在海洋等系统中取得了一系列的重要发现。
近 10 年来高通量测序技术的不断发展和测序成本的
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持续下降，也为利用微生物组学技术研究湖泊微生物的结

取得科学突破的重要领域之一。

构与功能提供了巨大支撑。例如，在我国西藏地区的湖泊
微生物多样性调查中，基于原核微生物的 16S rRNA 基因

2 中国湖泊微生物组研究现状与对策

测序获得的细菌多样性极其丰富，但其中 30% 左右的序

相对于陆地、海洋等生态系统，湖泊是一个边界

列不能在数据库中找到相应的分类地位，其功能更是无从

条件相对明确的生态系统，生态系统的结构相对稳定，

得知[16]。目前世界范围内的湖泊微生物宏基因组学研究极

不同湖泊之间由于地理隔离而具有相对的环境特异性。

少，仅在南极地区的一些低温盐湖中开展了相关研究，在

我国湖泊数量众多（图 1），其中面积大于 1.0 km 2 的

嗜冷及嗜盐古菌的生物地理学、微生物物种的同域分化机

自然湖泊 2 693 个，分布在 28 个省级行政区，总面积

制、低温高盐环境条件下的微生物参与元素（碳、氮、

达 81 414.6 km2，约占国土总面积的 0.9%[20]。

硫）代谢的机理方面获得了一些重要进展[17-19]。

我国湖泊在形态、分布区域、环境异质性、化

总体上来说，目前对湖泊微生物组的了解极其有

学组成、污染程度、生物群落结构等方面具有巨大的

限，远远落后于海洋微生物组、人体微生物组研究，对

多样性。例如，盐度分布从 0.1% 到约 40%；pH 分布

涉及到的湖泊微生物新物种及新代谢途径只是湖泊微生

从 2 到 13；作为湖泊水体初级生产力重要指标的叶绿

物可利用资源的冰山一角，对于微生物驱动湖泊地球元

素 a 的浓度分布从近乎 0 到几千 μg/L；湖泊的海拔分布从

素生物化学循环的认识十分有限。显然，揭示湖泊微生

我国的东海之滨到青藏高原海拔 6 000 m 左右的冰川遗迹

物组及其在湖泊地球元素循环中的作用奥秘，将是湖泊

（图 1）。因此，中国被认为是世界范围内湖泊类型最复

科学在很长一段时间内面临的巨大挑战，同时也是有望

杂和最多样化的国家 [20]。这些极高的湖泊环境异质性极
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有可能对微生物的进化和分化产生影响，形成高度多样

性的形成与维持机制。

化的微生物组成和功能，其中的许多功能极有可能是新

在揭示湖泊微生物多样性分布规律的基础上，依据

的或者未知的，因此开展中国湖泊微生物组研究具有鲜

湖泊微生物结构组成差异和环境因子及其存在的梯度，

明的地域特色，有望取得重要的科学发现和突破。

运用微生物宏基因组学等技术开展典型湖泊微生物的功

2.1 科学目标

能基因组成和微生物功能多样性研究，分析沿环境梯度

中国湖泊微生物组研究的总体科学目标是全面阐明

的微生物组差异，尤其是了解在湖泊生态系统中的核心

我国湖泊微生物多样性的分布规律、形成机理和维持机

微生物组以及沿着环境因子梯度而变化的变异微生物

制，了解我国湖泊微生物功能基因的分布特征，揭示特

组，并重点分析这些功能基因组成变化与环境因子变化

殊环境下（高盐、低温、强辐射、极端污染等）湖泊微

之间的内在关系。

生物的适应机制，发现一批新的微生物功能和代谢新途

2.2.2 微生物适应极端湖泊环境的机制与新代谢途径

径，并通过比较不同环境条件下湖泊碳、氮、磷等元素

我国的部分湖泊，尤其是青藏高原的湖泊，其环境

循环特征和基因组、转录组及蛋白组数据，结合湖泊环

条件极端，例如极端高盐、低温、低 pH、强辐射、极端

境特征，揭示湖泊环境因子变化对微生物驱动湖泊碳、

污染等，这些生境中的微生物具有独特的环境适应和生

氮、磷等元素循环的影响及其机理。

长代谢机制，蕴含着探索微生物代谢多样性发生和演化

此外，人口的快速增长、人类活动的增强和经济的

的线索。

快速发展导致湖泊生态系统面临水质污染、生态退化，

借助微生物组学技术，有望深入了解特殊湖泊环境

水体黑臭现象频发等，已严重制约了我国经济社会的可

中微生物群落形成及其与环境互作的机制，揭示关键功

持续发展。湖泊污染治理和退化湖泊生态系统修复、恢

能微生物（或微生物群落）特殊能量代谢以及驱动有机

复与保护成为我国经济社会可持续发展和生态文明建设

物合成与碳、氮、硫元素循环的分子机制，探索微生物

的重要议题。微生物是污染物质分解与转化的主要推动

适应极端湖泊环境条件的生理生态与遗传学机理。并在

者，因此基于湖泊微生物组研究，必须在深入了解湖泊

此基础上，发现新的微生物功能基因或代谢途径，促进

微生物组结构与功能及其对湖泊污染的响应与反馈机制

湖泊微生物资源的开发利用。

的基础上，从微生物的角度出发，探索新的湖泊水质和

2.2.3 微生物驱动湖泊主要元素循环的过程、机制及其环

生态改善技术，这将成为中国湖泊微生物组研究的另外

境调控机理

一个重要科学目标。

湖泊是地球表层系统碳、氮等物质循环的主要场

2.2 前沿科学问题及未来主要研究内容建议

所，微生物是驱动湖泊碳、氮等元素循环的关键，通过

2.2.1 中国湖泊微生物多样性分布规律及其形成机制

对我国湖泊微生物功能基因组成与分布特征的研究，分

根据我国湖泊分布、成因、水环境、资源赋存和水

析与碳、氮等元素代谢有关的功能基因的分布、丰度及

文特征，结合西高东低的大地貌特征和南湿北干的气候

其与环境因子变化之间的关系。借助基因芯片、基因

条件，重点关注我国五大湖区（图 1）的湖泊微生物多

组、转录组、蛋白组和生态模拟等技术，阐明微生物介

样性及其分布规律。重点运用高通量测序和组学技术，

导的湖泊中碳、氮等元素的生物地球化学过程及其耦合

调查研究典型湖泊微生物的多样性、群落结构、分布规

机制、生态效应。揭示典型湖泊等生境微生物群落形成

律。重点分析环境过滤机制与随机性过程在湖泊微生物

及其与环境互作的机制，发现驱动湖泊碳、氮等元素转

群落构建过程中的相对作用，揭示我国湖泊微生物多样

化与循环的微生物代谢新机制，深入了解微生物驱动湖
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泊生态系统中关键元素循环的过程、机制及其环境调控

生物多样性的分布规律、形成机理和维持机制；在全面

机理。

认识湖泊微生物功能的基础上，揭示特殊环境下湖泊微

2.2.4 极端污染水体的微生物代谢机制与水质改善技术

生物的适应机制；通过深度测序，发现一批新的微生物

随着湖泊污染加剧和富营养化日趋严重，湖泊等水

功能和代谢新途径；揭示湖泊主要元素循环的微生物驱

体及其沉积物中富集了大量的有机及氮、硫物质，在微

动机制，发展基于湖泊微生物组的湖泊水质改善技术和

生物分解作用下极易造成环境缺氧，随之生成大量金属

对策。

硫化物和含硫氨基酸等致黑、致臭前驱物，促使水体和
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China Lake Microbiome Project
Wu Qinglong

Jiang Helong

（Nanjing Institute of Geography & Limnology, Chinese Academy of Sciences, Nanjing 210008, China）
Abstract

Lake is one of the most important ecosystems on the Earth. Lakes are vital for sustainable development of economy and society

not only because lakes can provide important resources like water resources, aquatic products and tourisms, but also that lakes play key roles
in flooding control, regional climate regulation, biodiversity protection, as well as the maintaining of regional ecosystem stability. China has
plenty of lakes, covering very broad environmental gradients across different area of its continent. China is regarded as one of the countries
with the highest diversity of lake ecotypes. Microbes are key components of lake ecosystems and are vital for nutrient cycling and ecosystem
functioning. The high environmental heterogeneity across Chinese lakes will maintain a very high microbial diversity and rich microbial
resources. However, we know little about the diversity and functionality of microbes that dwell in these diverse Chinese lakes, partially due
to the low culturability and the methodological limitations of cultivation and isolation of lake microbes. Large scale culture-independent
microbiome investigations and massive comparative metagenomic combined with transcriptomic studies will enhance our understanding on
the patterns of diversity and distribution of microbes in Chinese lakes, as well as the mechanisms behind of these patterns. It is also expected
that the microbial functional potentials and microbial adaptation to extreme lake environments will be explored in depth from the data of large
scale culture-independent microbiotic studies. In particular, we will be able to discover new microbial metabolic pathways and functions to
a large extend, which are crucial for exploitation of microbial resources from lakes. We will also uncover the processes, mechanisms, and
environmental control of nutrient cycling driven by microbes in lakes. These scientific achievements will enable a better understanding of
the structure and functionality of lake ecosystems and will be also helpful for protection of microbial diversity and sustainable exploitation
of microbial resources. Furthermore, from the microbial perspectives, we may find more solutions for the mitigation of lake pollution and the
restoration of lake ecosystems through enhanced microbiome studies.
Keywords

lake, eco-environment, microbes, microbiome, project
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